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У статті систематизовано наведені в літературі дані щодо особливостей структурної органі-
зації та функціонування геному цирковірусу свиней 2 типу. З’ясовано його епідеміологію та здат-
ність викликати інфекційні захворювання свиней у промислових господарствах на території Украї-
ни. Узагальнено можливості профілактики та контролю ЦВС-2 інфекції в Україні.
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Вступ
ЦВС-2 було ізольовано від свиней з циркові-
рус-асоційованими синдромами і вперше описа-
но в Канаді у 1991 році як дуже стійкий до інак-
тивації патоген свиней. Оскільки вірус поширю-
ється надзвичайно швидко за безпосереднього 
контакту тварин, разом із ороназальними виді-
леннями, фекаліями, сечею, спермою та кров’ю, 
при механічному зараженні через виробниче 
устаткування господарств і зберігається в біоло-
гічних рідинах інфікованих тварин упродовж 
125 діб після інфікування, вже через 10 років йо-
го було виявлено практично у всіх країнах Євро-
пи та Азії [12; 13; 30].
Незважаючи на те, що ЦВС-2 вперше виявле-
но наприкінці 1990-х років, а захворювання, які 
він викликає, описано ще пізніше, ретроспек-
тивні дослідження поширення цирковірус-асоці-
йованих синдромів свиней свідчать про їхню по-
яву ще з 1960-х років, зокрема в Бельгії [12]. Так, 
антитіла до білків ЦВС-2 виявили у всіх архів-
них зразках сироваток крові свиней з госпо-
дарств Бельгії (50 зразків 1969 року, 50 зразків 
1975 року та 50 зразків 2000 року) [3; 12; 30]. 
А морфолого-патологічні прояви синдрому муль-
тисистемного виснаження виявлено шляхом ана-
лізу архівних зразків зафіксованих формаліном 
тканин від свиней з господарств Англії, відібра-
них у період 1970–1997 рр. Крім того, нуклеїно-
ві кислоти (НК) ЦВС-2 були ідентифіковані 
у 32 % зразків 1970-х років, 31 % зразків 1980-х 
років та 41 % зразків 1990-х років від свиней з 
господарств Іспанії [3; 62]. Порівняльне сикве-
нування НК, виявлених у зразках 1970-х років, 
та НК від ізолятів вірусів, що нині циркулюють 
серед популяцій свиней Іспанії, засвідчує висо-
кий рівень гомології досліджених штамів [24; 
62]. Це може бути доказом поширення вказаного 
збудника серед популяцій тварин протягом знач-
ного проміжку часу.
Особливою характеристикою цирковірус-
асоційованих захворювань є те, що найчастіше 
розвиток клінічних проявів відбувається лише за 
змішаної  інфекції, викликаної ЦВС-2 та іншими 
патогенами, найчастіше вірусом репродуктивно-
реcпіраторного синдрому (Porcine reproductive 
and respiratory syndrome virus, PRRSV; Arterivirus, 
Arteriviridae) та вірусом грипу свиней (SIV, 
Influenza virus type A, Orthomyxoviridae) [24; 59; 
60; 64; 65]. 
Окрім того, існує можливість розвитку синдро-
мів ЦВС-2-асоційованої інфекції при імуномоду-
ляції тварин, що, у свою чергу, значно ускладнює 
діагностику цирковірус-асоційованих синдромів, 
оскільки наявність вірусу не є визначальним  діа-
гностичним показником [16; 36; 58]. 
Роль цирковірусу свиней 2 типу як основного 
етіологічного агента в патогенезі ЦАСС підтвер-
джено експериментально із застосуванням 
ДНК-клону цього вірусу [33]. Зокрема, було пока-
зано, що зараження цим інфекційним клоном сви-
ней, вільних від специфічних патогенів, призводи-
ло до розвитку ЦВС-2-асоційованих лімфатичних 
уражень. Звідси й висновки, що тропність вірусу 
до лімфоїдної тканини є основою патогенезу ви-
кликаних ним клінічних синдромів [28; 36; 71].
Встановлено, що захворювання вірусної етіо-
логії відіграють ключову роль у погіршенні жит-
тєздатності свиней, що є серйозною перешкодою 
на шляху успішного і продуктивного розвитку 
промислового вирощування свиней в Україні. 
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Нині нараховують близько 10 особливо важливих 
вірусних захворювань, серед яких цирковірус-
асоційовані синдроми свиней (ЦАСС) є одними з 
найпоширеніших у багатьох країнах світу з роз-
виненим промисловим тваринництвом, насампе-
ред у країнах Європи та Північної Америки [21; 
36; 55]. Водночас найбільше вірус поширений у 
Німеччині, Північній Ірландії, Данії, Швеції, 
Швейцарії, у також у Північній Америці, Канаді, 
Китаї, Індії. Причому не виявлено кореляції між 
розвитком тих чи інших клінічних синдромів та 
географічними особливостями поширення вказа-
ного збудника [36; 51; 62].
Таким чином, вивчення молекулярно-біоло-
гічних особливостей цирковірусу свиней 2 типу 
та синдромів, асоційованих із згаданим збудни-
ком, є надзвичайно важливим, оскільки щороку 
українським господарствам завдається великих 
економічних збитків.
Таксономічне положення та філогенетичні 
зв’язки цирковірусу свиней 2 типу
Цирковірус свиней 2 типу (Porcine Circovirus 2, 
PCV2) (ЦВС-2) – це невеликий за розміром безо-
болонковий вірус, що містить одноланцюгову мо-
лекулу ДНК і належить до роду Circovirus родини 
Circoviridae. Інший представник зазначеного ро-
ду – цирковірус свиней 1 типу (PCV1), ідентифі-
кований ще в 1974 році як контамінант клітинних 
ліній нирки свині PK-15, вважається непатоген-
ним [4; 16; 55]. Тоді як з цирковірусом 2 типу 
пов’язують розвиток низки патологічних станів – 
цирковірус-асоційованих синдромів свиней 
(PCV2-Associated Diseases, PCV-AD) [53; 55].
Родину Circoviridae представлено двома ро-
дами: Circovirus та Gyrovirus [9]. До роду 
Circovirus, крім ЦВС-2, належать цирковірус 
свиней 1 типу та цирковіруси птахів, а саме цир-
ковірус папуг (Beak and Feather Disease Virus, 
BFDV), цирковірус гусей, голубів, зябликів та 
чайок [9; 32]. Рід Gyrovirus представлений лише 
вірусом анемії курчат (Chicken Anemia Virus, 
CAV) [33]. Цирковіруси є видоспецифічними, 
оскільки здатні реплікуватися в клітинах свиней 
і птахів. Більшість з них – непатогенні, окрім 
цирковірусу свиней 2 типу, вірусу анемії курчат, 
цирковірусу папуг [33; 53]. 
Шляхом філогенетичного аналізу взаємо-
зв’язків між цирковірусами свиней та птахів, гемі-
нівірусами та нановірусами рослин було з’ясовано, 
що цирковірус свиней 2 типу найбільше спорідне-
ний з цирковірусом качок та гусей [36]. Більше то-
го, показано, що спільний пращур цирковірусів 
свиней та птахів походить від нановірусів рослин, 
які рекомбінували з РНК-вмісними вірусами хре-
бетних, найвірогідніше каліцівірусами. Гомологія 
полягає у наявності білка-ініціатора реплікації 
(Rep), проходження реплікації за типом «кільця, 
що котиться», а також подібності послідовностей 
Rep-протеїну в геномі [21; 28].
 Цирковіруси є видоспецифічними, оскільки 
здатні реплікуватись у клітинах свиней та пта-
хів. Більшість з них – непатогенні, окрім цирко-
вірусу свиней 2 типу, вірусу анемії курчат, цир-
ковірусу папуг [9].
На підставі особливостей організації відкри-
тих рамок зчитування виділяють дві генотипні 
групи ізолятів цирковірусу свиней 2 типу – гено-
типна група 1 та генотипна група 2, які поділя-
ються ще на три (1А, 1В, 1С) та п’ять (2А, 2B, 2C, 
2D, 2Е) підгруп відповідно (рис. 1) [20; 52]. 
Найпоширенішою, за даними А. Олвера 
(A. Olvera) та спів авторів [35], є генотипна гру-
па 1, до якої належить близько 65 % усіх зареє-
строваних до 2007 року ізолятів ЦВС-2, серед 
яких ізоляти, вперше ідентифіковані в Китаї, Ні-
дерландах, Німеччині, Франції та Австрії. При-
чому до 1А підгрупи належать 49 % (71 з 145) 
ізолятів зазначеного вірусу, серед яких ізоляти, 
вперше ідентифіковані в Китаї, Нідерландах, 
Франції та Австрії. До 1В підгрупи належать ли-
ше 5 % (7 з 145) ізолятів, виділених у Франції, 
Китаї та Нідерландах. 1С підгрупу представлено 
ізолятами, виявленими в Китаї та Німеччині, що 
становлять 11,75 % (17 з 145) [4; 12; 35].
Рис. 1. Філодендрограма ізолятів цирковірусу свиней  
2 типу, генотипові групи ЦВС-2 [20] 
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До 2 генотипної групи належать 35 % зареє-
строваних ізолятів ЦВС-2, які було вперше ви-
явлено в Японії, Канаді, Тайвані, Угорщині, Іс-
панії, США та ін. Так, до 2А підгрупи належать 
2 % (ізоляти, зареєстровані в Японії та Канаді), 
2В – 3,5 % (Тайвань), 2С – 3,5 % (Угорщина, Іс-
панія), 2D – 9 % (ізоляти, виявлені у Франції, 
Австрії, Угорщині, Китаї, Канаді, США, Німеч-
чині) та 2Е підгрупи – 17 % ізолятів, ідентифі-
кованих у Китаї, США, Південній Африці, Тай-
вані, Кореї, Японії та Канаді [4; 33; 34; 35].
У результаті багатьох досліджень протягом 
більше 10 років установлено, що не існує коре-
ляції між генотипними групами вірусу та рів-
нем патогенності чи їхнім географічним поши-
ренням [4; 12; 13; 29; 32].  
Таким чином, цирковірус свиней філогене-
тично споріднений з цирковірусом качок та гу-
сей, спільним предком яких виступає один із 
нановірусів рослин. Крім того, характерно, що 
патогенним є цирковірус свиней 2 типу, що є 
причиною розвитку ряду інфекційних захворю-
вань, які відбиваються на продуктивності попу-
ляції. 
Молекулярна організація, особливості 
функціонування геному та реплікації  
Porcine circovirus 2
Віріони ЦВС-2 діаметром близько 17 нм, 
округлої форми та не мають зовнішньої оболон-
ки [65]. Капсид вірусу характеризується специ-
фічною ікосаедричною симетрією (Т = 1) і скла-
дається з 60 молекул капсидного білка, організо-
ваних у 12 пентамерних кластерів (рис. 2) [41]. 
Такий надзвичайно маленький капсид дозво-
ляє вірусу бути дуже стійким у навколишньому 
середовищі та резистентним до багатьох дезін-
фектантів, включаючи й детергенти [47; 50; 65]. 
Геном ЦВС-2 представлено одноланцюговою 
ковалентно замкненою кільцевою амбісенсовою 
молекулою ДНК, розмір якої близько 1800 п.н [56]. 
Вона містить відкриті рамки зчитування (ВРЗ) 
для 3-х генів у послідовності Ori-ВРЗ1-ВРЗ3-
ВРЗ2-Ori, де ВРЗ1 – реплікаційний протеїн, 
ВРЗ3 – маленький невіріонний білок, ВРЗ2 – кап-
сидний білок (рис. 3) [68].
Цирковірус свиней 2 типу є надзвичайно 
унікальним вірусом. По-перше, це найменший 
вірус тварин, здатний до незалежної реплікації. 
По-друге, він використовує стратегію репліка-
ції за типом «кільця, що котиться», не характер-
ну для ДНК-вмісних вірусів тварин [8; 14]. 
В інфікованих клітинах виявляють три основні 
вірусні білки: Rep-протеїн та Rep’-протеїн, які 
задіяні у вірусній реплікації, та капсидний бі-
лок Cap. З огляду на таку малу кількість влас-
них білків, збудник інтенсивно використовує 
ензими клітин хазяїна для власної реплікації та 
упакування [8; 50; 61; 68]. 
Цикл реплікації цирковірусу свиней 2 типу 
розпочинається після приєднання Сар-білків до 
рецепторів чутливих клітин із подальшим про-
никненням у клітини хазяїна. Після цього відбу-
вається поступове роздягання вірусу і потра-
пляння його генетичного матеріалу до ядра. Там 
замкнена кільцева молекула одноланцюгової 
ДНК спочатку конвертується у суперспіралізо-
вану дволанцюгову ДНК за участю клітинних 
факторів [68]. Після чого Rep або Rep’ зв’язується 
із специфічною петлею у ділянці початку реплі-
кації та утворює нік усередині консервативної 
послідовності 5’-AGTATTAC – 3’ міжгенного 
регіону, тим самим ініціюючи реплікацію за ти-
пом кільця, що котиться (Rolling Circle 
Replication, RCR). Далі фермент здійснює роз-
щеплення молекули ДНК, що супроводжується 
вивільненням 3’-ОН кінця, який є праймером 
для клітинної ДНК-полімерази [16]. Полімераза 
синтезує (+)-ланцюг ДНК за RCR-механізмом. 
Цей ланцюг транскрибується з утворенням ві-
русних мРНК, які, у свою чергу, транслюються 
та модифікуються з утворенням вірусних проте-
їнів (рис. 4) [47; 56; 67]. 
Рис. 2. Молекулярна організація віріону цирковірусу 
свиней 2 типу: 1 – кластери капсидного білка;  
2 – геномна одноланцюгова молекула ДНК; 3 – структура 
капсиду вірусу з ікосаедричною симетрією [41] 
Рис. 3. Організація геному цирковірусу свиней 2 типу:  
1 – точка початку реплікації [68] 
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Таким чином, після 1 раунду реплікації, у ну-
клеотидил-трансферазній реакції утворюється 
кільцева одноланцюгова молекула ДНК і відбу-
вається термінація реплікації. Новосинтезовані 
молекули ДНК або конвертуються в дволанцю-
гові молекули ДНК і слугують матрицями для 
наступної транскрипції і реплікації, або ж упако-
вуються в капсид, формуючи нові віріони, що 
вивільняються з клітини [39; 56; 57; 68].
Характерно, що Сар-протеїн є єдиною анти-
генною детермінантою. Зрілий Сар-білок, моле-
кулярною масою (ММ) 27,897 кДа, складається з 
233 амінокислотних залишків [45]. Цей протеїн 
необхідний для ініціації адсорбції до гепаран-
сульфат та хондроїтин-сульфат рецепторів клітин 
хазяїна під час взаємодії, прикріплення та про-
никнення вірусу в клітину. Після прикріплення 
вірус проникає в клітину і просувається клатрин-, 
кавеол- та дінамін-незалежним, актин та Rho-
GTP-ase-опосередкованим шляхом [46; 63; 67]. 
Неструктурним компонентом цього циркові-
русу є протеїн, що забезпечує його реплікацію – 
Rep-асоційований білок (АТФ-залежна хеліказа 
Rep, RepP) [4; 16]. Цей білок має ММ 35,762 кДа 
та складається з 314 амінокислотних залишків. 
Наразі описано 8 ізоформ вказаного ензиму, що 
утворюються внаслідок використання альтерна-
тивних промоторів під час синтезу мРНК та 
внаслідок альтернативного сплайсингу [16; 43]. 
Так, ізоформа Rep вважається канонічною фор-
мою згаданого ферменту, що утворюється вна-
слідок використання альтернативного промото-
ра. У структурі всіх ізоформ Rep-протеїну виді-
ляють 3 функціональні домени зі специфічною 
ензиматичною активністю: ДНК-зв’язуючий до-
мен, метал-зв’язуючий домен та домен, необхід-
ний для розщеплення фосфодиефірних зв’язків 
та ініціації реплікації [16; 42; 46].
У геномі ЦВС-2 також закодовано третій, не-
великий за розміром невіріонний білок, що скла-
дається з 104 амінокислотних залишків молеку-
лярною масою 11,879 кДа. Спектр функцій за-
значеного білка й досі чітко не з’ясовано. Наразі 
відомо лише, що цей протеїн залучений до ініці-
ації апоптозу клітин хазяїна та не є необхідним 
для реплікації вірусу [7; 44].
Таким чином, особливості організації і функці-
онування окремих компонентів ЦВС-2 є дуже спе-
цифічними, проте недостатньо вивченими. А тому 
станом на 2011 рік його названо одним з найбільш 
досліджуваних в усьому світі вірусом тварин. 
Епізоотологічні особливості цирковірус-
асоційованих синдромів свиней
Цирковірус-асоційовані синдроми свиней 
(ЦАСС) – це назва, прийнята для визначення 
всіх патологічних станів, у розвитку яких ЦВС-2 
відіграє визначальну роль. 
Уперше захворювання, асоційоване з циркові-
русом синей 2 типу було описано у 1997 році і на-
звано синдромом мультисистемного виснаження 
поросят (Porcine Multisystemic Wasting Syndrome, 
PMWS) [13; 54]. Проте невдовзі з’ясували, що на-
явність збудника в матеріалі тварин не обов’язково 
свідчить про розвиток клінічних проявів [40; 66]. 
Тому для встановлення такого діагнозу, як циркові-
рус-асоційований синдром, необхідним є підтвер-
дження таких критеріїв: наявності специфічних 
клінічних ознак (втрата ваги, виснаження, респіра-
торні проблеми), мікроскопічних уражень, 
пов’язаних з ЦВС-2 (виснаження лімфоїдної тка-
нини і/або заміна лімфоцитів сполучною ткани-
ною) та антигену ЦВС-2 за імуногістохімічного 
дослідження або ДНК вірусу за молекулярно-гене-
тичного дослідження [13; 54; 66].  
Рис. 4. Схематичне зображення процесу реплікації цирковірусу свиней 2 типу: 1–3 – утворення суперспіралізованої 
дволанцюгової ДНК із одноланцюгової ДНК; 4 – приєднання реплікативного комплексу з утворенням ніку;  
5–6 – синтез нових ланцюгів ДНК; 7 – синтез на основі ДНК мРНК, що транслюється з утворенням вірусних 
пептидів; 7’ – упаковка вірусної ДНК у капсид; 7’’–7’’’ – перехід до нового раунду реплікації [56]
38 НАУКОВІ ЗАПИСКИ. Том 158. Біологія та екологія
Проте невдовзі стало відомо, що описаний 
синдром мультисистемного виснаження харак-
теризує лише один із цирковірус-асоційованих 
синдромів й не включає всі патологічні зміни, 
що розвиваються за інфікування свиней ЦВС-2 
[15; 48]. Тому станом на 2011 рік описано 
10 цирковірус-асоційованих синдромів свиней, 
а саме: гостра системна цирковірус-асоційова-
на інфекція (Postweaning Multisystemic Wasting 
Syndrome, PMWS); синдром дерматито-нефро-
патії свиней (Porcine Dermatitis and Nephropathy 
Syndrome, PDNS); синдром цирковірус-асоці-
йованого лімфоїдного виснаження (PCV2-
Associated Lymphoid Depletion, PALD); синдром 
цирковірус-асоційованого комплексного респі-
раторного захворювання свиней (Porcine 
Respiratory Disease Complex, PRDC); синдром 
цирковірус-асоційованих ентеритів свиней 
(PCV2-Аssociated Enteritis, PAE); цирковірус-
асоційованих гепатитів свиней (PCV2-Associated 
Hepatitis, PAH); цирковірус-асоційованих міо-
кардитів свиней (PCV2-Associated Myocarditis, 
PAM); цирковірус-асоційованих ексудативних 
дерматитів свиней (PCV2-Associated Exudative 
Dermatitis, PAED); цирковірус-асоційованих 
уражень центральної нервової системи свиней 
(PCV2-Associated CNS Disease, PACD) і циркові-
рус-асоційованих репродуктивних порушень та 
абортів свиней (PCV2-Associated Abortions and 
Reproductive Failure, PAARF) [11; 19; 20; 38].   
Таким чином, визначення цирковірус-асоці-
йованого синдрому свиней може бути здійснено 
за субклінічного перебігу, коли в матеріалі вияв-
лено збудник та характерні патологічні зміни, 
або за клінічного перебігу при  таких проявах, як 
мультисистемне захворювання з втратою ваги, 
високий рівень смертності, респіраторні дис-
функції, дерматити, нефропатії, кишкові розла-
ди та репродуктивні проблеми [10; 66].  
Причому, за даними багатьох авторів, найчас-
тішими порушеннями, асоційованими з ЦВС-2 у 
свиней, є саме комплексне респіраторне захво-
рювання свиней та репродуктивні порушення 
(абортування, муміфікація плодів, народження 
нежиттєздатного потомства). Крім того, відомим 
є факт, що цирковірус свиней 2 типу дуже рідко 
проявляється як моноінфекція [17; 58; 72].
Упродовж останніх років було встановлено, 
що змішана інфекція ЦВС-2 та інших вірусів, та-
ких як парвовірус свиней (ПВС) [1; 2; 17; 58; 72] 
та вірус репродуктивно-респіраторного синдро-
му свиней (ВРРСС) [22; 23; 27], а також бакте-
рій, наприклад Mycoplasma hyopneumoniae 
[25; 26], призводить до збільшення кількості 
ЦВС-2 в тканинах організму та розвитку більш 
тяжких цирковірус-асоційованих синдромів. 
Ефект посилення ко-інфекцією реплікації ЦВС-2 
та захворювання, яке він викликає, було показа-
но на  гнотобіонтних тваринах. Так, при зара-
женні таких свиней інфекційним матеріалом, ви-
діленим з лімфатичної тканини від тварин з 
гострими проявами ЦАСС, спостерігали розви-
ток аналогічних клінічних симптомів. Проте при 
дослідженні відібраних для інфікування матері-
алів виявлено не лише ЦВС-2, а й парвовірус 
свиней. У подальшому підтверджено наявність 
змішаної інфекції ЦВС-2 та ПВС у свиней з цир-
ковірус-асоційованою системною інфекцією та 
цирковірус-асоційованими репродуктивними 
проблемами [1; 25; 59].  
У дослідженні Ф. Палларес (F. Pallares) та спів-
авторів [49] класичний прояв цирковірус-асоційо-
ваної системної інфекції спостерігали у 484 ви-
падках у США 2002 року. Однак у зразках дослі-
джуваних тварин, окрім ЦВС-2, було виявлено 
вірус РРСС у 52 % випадків, Mycoplasma 
hyopneumoniae – в 36 %, збудників бактеріальної 
септицемії і/або пневмонії – у 22 % випадків, вірус 
грипу свиней (ВГС) – в 5,4 % і ЦВС-2 як моноін-
фекцію – лише у 2 % випадків. Таким чином, під-
тверджено ключову роль ко-інфекцій для розвит-
ку зазначеного клінічного синдрому [26; 31; 70]. 
Окрім описаних вище вірусних та бактері-
альних агентів, одночасно з ЦВС-2 виявляли та-
ких збудників захворювань свиней: ентеровіру-
си свиней типів 1, 2, 3, респіраторний коронаві-
рус свиней, вірус трансмісивного гастроентериту 
свиней, герпесвірус типу 1, ендогенний ретрові-
рус та ін. [5; 6; 69].
Отже, встановлено, що неможливо виокре-
мити єдиного агента ко-інфекції, наявність якого 
була б однозначно необхідною для розвитку 
ЦАСС. Натомість найвірогіднішою є гіпотеза, 
що пусковим механізмом у розвитку цирковірус-
асоційованих синдромів свиней є ко-інфекція 
ЦВС-2 з  різними високо- або низькопатогенни-
ми інфекційними агентами.
Висновки 
Проведено аналіз даних літератури щодо мо-
лекулярно-біологічних та епізоотологічних особ-
ливостей цирковірусу свиней 2 типу як одного з 
найпоширеніших збудників інфекційних захво-
рювань свиней на господарствах. Цей вірус ха-
рактеризується достатньо специфічними особ-
ливостями організації, більшість яких потребує 
дослідження. 
Характерно, що присутність збудника в до-
сліджуваних зразках не обов’язково свідчитиме 
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про перебіг інфекції, оскільки для розвитку клі-
нічних проявів ЦВС-2 часто вимагає наявності 
ко-іфекції із залученням високо- чи низькопато-
генних інфекційних агентів. Усі ці особливості 
інфекційності цього віруса впливають на специ-
фіку діагностики, лікування та профілактики 
цирковірус-асоційованого синдрому свиней.
Окрім того, високий рівень контагіозності 
та смертності свиней при цьому захворюванні 
зумовлює необхідність розроблення та застосу-
вання експрес-методів діагностики з метою як-
найшвидшої ідентифікації збудника у зразках 
та запровадження карантинних і профілактич-
них заходів.
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L. Dudar, V. Polischuk
MOLECULAR AND EPIZOOTOLOGICAL FEATURES OF PORCINE 
CIRCOVIRUS 2 AS EMERGEN PATHOGEN OF PIG DISEASES  
INTO COMMERCIAL IN UKRAINE
This review describes our current knowledge of the specifics of the structural and genome organization, 
and replication of Porcine Circovirus 2. It is shown virus epidemiology and its ability to cause pigs’ 
infectious diseases  on commercial in Ukraine. This paper summarized possibilities of prevention and 
control of PCV-2 infection in Ukraine. 
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